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La historia evolutiva de los microorganismos se remonta a más de 3500 millones de años y una parte importante de ésta ha ocurrido en el 
medio marino. Desde entonces, los microorganismos constituyen un componente esencial de las redes tróficas de los ecosistemas marinos, 
con una gran abundancia y biomasa, contribuyendo a la regeneración de nutrientes e interactuando con una amplia gama de organismos. 
Dado que un 70% de la superficie global del planeta corresponde a masas de agua y que la profundidad media de los océanos es de 4000 
m, es obvio que el estudio de las comunidades procarióticas presentes en este ambiente tiene una enorme relevancia en cuanto al 
conocimiento de la diversidad biológica global y de los ciclos biogeoquímicos que tienen lugar en nuestro planeta. Es cierto que la densidad 
de las poblaciones procarióticas decrece significativamente con la profundidad pero sin embargo, integrando todos los datos para el total de 
la columna de agua, el océano contiene más células procarióticas que cualquier otro hábitat acuático siendo, por unidad de biomasa, más 
productivo que los ecosistemas terrestres.   
 
The evolutionary history of the microorganisms goes back to 3.5 billions of years and it happened mainly in the marine environment. 
Microorganisms are essential components of the food webs in these ecosystems because they contribute to the nutrient regeneration and 
interact with a huge variety of organisms. Since nearly 70% of the total content of our planet correspond to marine water masses and taking 
into account that the average depth in the oceans is around 4000 m, it is clear that the study of the prokaryotic communities present in this 
environment have an important relevance for the knowledge of the global biological diversity and the biogeochemical cycles that take place in 
our planet. It is known that the prokaryotic population density decreases significantly with depth, however integrating the figures for the 
whole water column, the deep ocean contains more prokaryotic cells than any other aquatic habitat being, per unit of biomass, more 
productive than terrestrial ecosystems.  
Importancia ecológica de los microorganismos en medios marinos 
Microorganismo es un término que incluye distintas formas de vida que comparten la característica común de tener un tamaño 
menor de 200 µm (Fig. 1). Estas formas de vida pueden pertenecer a cualquiera de los tres dominios de la vida que existen en 
nuestro planeta, Archaea, Bacteria y Eukarya (Woese et al., 1990), e incluye desde procariotas (bacterias y arqueas) hasta 
eucariotas (algas y protistas fagotrofos), tanto autótrofos como heterótrofos. Asimismo, se incluyen dentro del ámbito de 
estudio de la Microbiología los virus y otros agentes subvíricos que no presentan estructura celular.
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Morfológicamente los procariotas marinos son simples: cocos o bacilos y filamentos normalmente menores de 1-2 µm (Fig. 2) 
y, sin embargo son muy diversos en cuanto a taxonomía y fisiología. Aunque existen excepciones, en la mayor parte de los 
casos organismos que están relacionados filogenéticamente presentan muy distintos tipos de metabolismo (Fenchel and 
Blackburn, 1998), y es esta versatilidad fisiológica la que les ha permitido colonizar muy distintos tipos de hábitats.  
 
Figura 1. Tamaño e interrelaciones de los grupos generales de microorganismos pelágicos.
 
Figura 2. Fotografías tomadas con el microscopio electrónico de transmisión en la 
que se aprecian algunas morfologías típicas de los procariotas marinos. A) Células 
pertenecientes al género bacteriano Beggiatoa, típica de sedimentos marinos. B) 
Células de la bacteria Thalassospira lucentensis, aislada por primera vez a partir de 
muestras marinas tomadas en las costas de Alicante. C) Células del microorganismo 
fitoplanctónico Prochlorococcus marinus en proceso de división. En los bordes de 
estas células se pueden visualizar las membranas fotosintéticas. D) Células de la 
especie Rhodospirillum rubrum.  
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El concepto del papel ecológico de los microorganismos en el ecosistema marino ha ido evolucionando desde los primeros 
estudios al respecto. En un principio se estableció que la transformación de la materia y energía se realizaba a través de una 
cadena alimenticia constituida por diatomeas, krill y grandes predadores, pero con el avance de la Microbiología y los 
estudios realizados sobre producción primaria en el medio marino, se demostró que eran los microorganismos los que 
estaban en la base y el final de la anteriormente llamada cadena alimenticia, que pasó entonces a denominarse red trófica 
(Fig. 3). 
 
Dentro de esta comunidad microbiana las bacterias heterótrofas constituyen, después de los virus, la población más 
numerosa (Dortch and Packard, 1989; Marie et al., 1999) y llevan a cabo funciones de importancia fundamental ya que 
controlan los flujos de nutrientes en el sistema a través de la mineralización de la materia orgánica (Furhman y Azam, 1982; 
Azam et al., 1983; Schut et al., 1997) y la producción secundaria de carbono (Azam et al., 1983). Además, son capaces de 
utilizar la materia orgánica disuelta (MOD) que deriva de los organismos autótrofos y de la actividad metabólica de otros 
organismos heterótrofos de mayores dimensiones presentes en el ambiente pelágico.    
 Diversidad de los procariotas marinos  
La historia de todos los organismos es la historia sobre los retos y oportunidades que han ido apareciendo durante la 
evolución de la biosfera, y es también la historia de adaptaciones, competencia y de innovaciones en estructura y función. El 
océano es probablemente el ecosistema más grande y más antiguo del planeta y hoy en día el éxito del bacterioplancton se 
puede medir en términos de abundancia o por la cantidad de nutrientes (carbono, nitrógeno o fósforo) que utiliza. Pero 
determinar la enorme diversidad filogenética y ecológica del mundo procariótico, y más aún cuantificar su abundancia en 
medios naturales, requiere estudios basados en secuencias de DNA. En organismos superiores la identificación y 
clasificación de las especies, su distribución geográfica y su especialización en ciertos hábitats o nichos ecológicos 
normalmente proviene de la observación directa de los mismos y de su comportamiento, pero en microorganismos y 
 
Figura 3. Esquema de la parte de la red trófica oceánica en la que los 
microorganismos juegan un papel fundamental.
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particularmente en procariotas, esta información es mucho más difícil de obtener. Desde el pasado siglo se han aislado 
multitud de bacterias marinas, y aún hoy en día existe controversia sobre la representatividad de estos aislados frente al total 
de bacterias autóctonas. La opinión más generalizada es que la proporción de microorganismos aislados con respecto al 
global es una fracción pequeña y poco representativa de la comunidad microbiana presente en el medio natural (Giovannoni et 
al., 1990; Schmidt et al., 1991; Suzuki et al., 1997), aunque existen trabajos puntuales en los que se demuestra lo contrario 
(Rehnstam et al., 1993; Furhman et al., 1994; Pinhassi et al., 1997). En los últimos años, la aplicación de métodos y medios 
de cultivo innovadores que recrean de manera más eficiente las condiciones físico-químicas encontradas en el medio marino 
ha permitido el crecimiento en laboratorio de bacterias incapaces de crecer en los medios artificiales ricos en materia 
orgánica que tradicionalmente se venían utilizando para el aislamiento de procariotas marinos (Button et al., 1993; Bianchi y 
Giuliano, 1996; Schut et al., 1997; Rappé et al., 2002). Este hecho tiene su lógica si pensamos que los nichos en los que se 
desarrollan estas bacterias son principalmente oligotróficos, y por tanto están adaptadas a la vida en ambientes con 
concentraciones bajas de nutrientes (Morita, 1982; Fry, 1990). 
Por diversos motivos, hoy en día todavía no es posible el aislamiento y crecimiento en cultivo puro de la mayor parte de los 
procariotas presentes en el medio marino (Rappe y Giovannoni, 2003) y por esta razón el complemento ideal para estudiar la 
diversidad microbiana en ambientes naturales en general, y marinos en particular, es el estudio de genes que pueden ser 
directamente amplificados a partir de la biomasa procariótica presente en la muestra. La amplificación mediante PCR 
(Polymerase Chain Reaction) (Mullis et al., 1986) de moléculas filogenéticamente informativas abrió nuevas perspectivas en 
cuanto al establecimiento de las relaciones evolutivas y la diversidad procariótica existente en nuestro planeta (Olsen et al., 
1986; Woese et al., 1990; Pace, 1997). Las primeras aproximaciones para determinar las relaciones evolutivas entre distintos 
organismos consistían en la comparación de sus genomas utilizando la técnica de hibridación DNA-DNA, pero fue la 
utilización de los genes ribosómicos (rDNA 16S en procariotas y rDNA 18S en eucariotas) lo que simplificó en gran manera el 
problema, ya que secuencias relativamente cortas se pudieron utilizar para clasificar y ordenar filogenéticamente a gran 
diversidad de organismos. Fue a partir de entonces cuando se determinó que el valor de 70% en la hibridación DNA-DNA 
podía equipararse a una similitud del 97% en el gen de rRNA 16S, por lo que se tomó este valor como referencia para asignar 
distintos microorganismos a una misma especie (Stackebrandt y Goebel, 1994). En los años 80 se empezaron a considerar 
las secuencias de rRNA como aptas para caracterizar comunidades procarióticas naturales, sin necesidad de obtener cultivos 
puros (Olsen et al., 1986; Pace, 1986). En la década de los 90 se aplicaron las técnicas moleculares para el estudio de 
muestras marinas (Schmidt et al., 1991; DeLong, 1992; Furhman et al., 1994; Giovannoni et al., 1996; Suzuki et al., 1997; 
Acinas et al., 1999) y se puso de manifiesto que existía una gran diversidad microbiana que hasta entonces nos era 
totalmente desconocida, puesto que la mayor parte de las secuencias que se obtenían a partir de la biomasa microbiana 
recolectada en medios marinos no se correspondía con las obtenidas a partir de especies cultivadas y estudiadas en 
laboratorio. 
Uno de los mayores logros de la aplicación de estas técnicas moleculares al estudio de la microbiología marina durante la 
última década ha sido el aislamiento y crecimiento en cultivo puro de la bacteria marina Pelagibacter ubique (anteriormente 
conocida como Grupo SAR11). La existencia de este microorganismo fue descrita a principios de la década de los 90 en 
muestras de superficie del Mar de los Sargazos (Giovannoni et al., 1990) mediante la aplicación de técnicas moleculares 
basadas en la clonación y secuenciación de genes ribosomales. El Grupo SAR11 es uno de los filotipos (secuencia de rDNA 
16S obtenida del medio ambiente sin cultivo previo) más importantes, debido a su abundancia, del ecosistema marino y sin 
embargo no se tuvo constancia de su existencia hasta la aplicación estas técnicas. Posteriormente se constató su presencia 
en prácticamente todas las muestras marinas que se estudiaban mediante esta aproximación (Furhman et al., 1994; Field et 
al., 1997; López-García et al., 2001; Bano y Hollibaugh, 2002; Morris et al., 2002). Un estudio reciente realizado para su 
cuantificación en el medio natural concluyó que este grupo bacteriano podía constituir alrededor de un tercio de la población 
procariótica total presente en el bacterioplancton marino (Morris et al., 2002). Los autores estimaron que el número global de 
células pertenecientes a esta especie en medios oceánicos podría ser de 2.4x1028, lo que lleva a la conclusión de que se 
trata de uno de los organismos vivos más abundantes y exitosos del planeta. Más de una década después de su detección 
inicial se consiguió su aislamiento y cultivo en laboratorio (Rappé et al., 2002) mediante la utilización de técnicas de cultivo de 
alto rendimiento (Connon y Giovannoni, 2002) en combinación con otras técnicas moleculares. 
La utilización de estas técnicas también supuso una revolución con respecto al conocimiento de las arqueas marinas ya que, 
hasta entonces, se creía que el desarrollo de éstas en el medio marino estaba restringido a ambientes extremos tales como 
sedimentos anaeróbicos o intestino de animales, surgencias termales o fumarolas de aguas profundas, y ambientes con 
elevada salinidad (DeLong, 1992; Furhman et al., 1992; Massana et al., 1997). Más tarde se demostró que las arqueas 
marinas eran realmente abundantes (DeLong, 1992; Massana et al., 1997; DeLong et al., 1999; Karner et al., 2001) y que 
pertenecían mayoritariamente a los grupos Euryarchaea y Crenarchaea. Actualmente sólo existe un arquea marina que ha 
podido ser cultivada en laboratorio. Este microorganismo, denominado Cenarchaeum symbiosum, se encontró en los tejidos 
de la esponja marina Axinella mexicana  (Preston et al., 1996) y hasta la fecha, es la única arquea marina no extremófila que 
ha podido cultivarse a partir de muestras marinas. Es pues uno de los retos más importantes de la microbiología marina el 
poder aislar y conocer con más detalle representantes de este importante grupo de microorganismos que podrían tener 
papeles ecológicos relevantes en el medio marino (DeLong, 2003). 
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Uno de los trabajos más importantes relacionado con la abundancia y distribución de los procariotas marinos mostró que la 
población bacteriana representaba un 90% del total de la biomasa procariótica en muestras de superficie (por encima de 150 
m de profundidad), y que su abundancia relativa decrecía conforme aumentaba la profundidad, llegando a representar tan sólo 
un 35-40% de la población en profundidades superiores a 1000 m. Por el contrario, la abundancia relativa de las arqueas 
incrementa a partir de los 250 m de profundidad, llegando a ser tan abundantes como las bacterias a profundidades mayores 
de 1000 m (Karner et al., 2001).  
Diversidad de virus marinos
De forma muy general podríamos definir a los virus como agentes infecciosos acelulares que poseen genomas formados por 
ácidos nucleicos (DNA o RNA) encapsulados en una estructura formada por proteínas (cápside). Recientemente, se ha 
propuesto un nuevo dominio biológico denominado Akamara para incluir estas formas de vida (Hurst, 2000). Dentro de este 
nuevo dominio se han propuesto dos reinos, Euviria (virus verdaderos) y Viroidia (viroides y virusoides), y una organización en 
phyla, clases, órdenes, géneros y especies similar a la del resto de seres vivos (Hurst, 2000). 
En los ecosistemas pelágicos la abundancia de los virus generalmente aumenta con la productividad del sistema. Así, en 
ecosistemas marinos, la abundancia es mínima en profundidad (104- 105 ml-1), intermedia en aguas abiertas superficiales 
(105- 106 ml-1) y máxima en aguas costeras (106- 107 ml-1) (Paul, 2000). Normalmente existe una predominancia numérica de 
los virus sobre las bacterias, siendo entre 5 y 10 veces mayor el número de virus (Hara et al., 1996; Fuhrman, 2000). La 
mayor parte de éstos son fagos, es decir que infectan bacterias, por lo que tienen una gran influencia en los ciclos 
biogeoquímicos globales (Fuhrman, 1999), la diversidad microbiana (Wommack y Colwell, 2000) y el intercambio genético 
entre estos procariotas (Paul, 1999). A pesar de su importancia en el medio marino se sabe muy poco acerca de su 
diversidad y sus relaciones evolutivas (Fuller et al., 1998) ya que su estudio se ve dificultado por el hecho de que deben ser 
cultivados en su hospedador, y como se comentó anteriormente, la mayoría de estos hospedadores no pueden cultivarse en 
laboratorio. Además, los virus no contienen elementos genéticos como los genes ribosómicos que puedan utilizarse como 
marcadores de diversidad y distancia evolutiva (Rohwer y Edwards, 2002). Por ello, las técnicas moleculares en general, y en 
especial la aplicación de las técnicas de metagenómica (ver más adelante), han sido muy útiles para conocer más acerca de 
las comunidades virales acuáticas. En un estudio pionero sobre metagenómica de fagos marinos (Breitbart et al., 2002) se 
comprobó que un 65% de los genes analizados no se correspondían con ninguna de las secuencias conocidas y depositadas 
en las bases de datos existentes, lo que sugirió que la mayor parte de la diversidad de los fagos nos es completamente 
desconocida. En este mismo estudio, y mediante la aplicación de modelos matemáticos, se determinó que esta diversidad 
podría ser extremadamente elevada, pudiendo existir hasta 7000 tipos de virus distintos en el ecosistema marino. En la Fig. 4 
se puede observar la morfología típica de los fagos marinos y una bacteria infectada por un gran número de ellos. 
Papel de los procariotas en la red trófica marina
En medios oceánicos el carbono orgánico disuelto (COD) es predominantemente consumido por las células bacterianas 
heterotróficas, que en última instancia son las responsables del consumo de alrededor del 50% de la producción primaria total 
en estos ecosistemas (Furhman y Azam, 1982; Azam et al., 1983). Aunque un 30% de los compuestos presentes en el COD 
no han sido identificados (Benner et al., 1992), se sabe que los componentes de la pared celular, las proteínas de membrana 
y los polisacáridos de origen bacteriano son constituyentes importantes del mismo (Nagata y Kirchman, 1997; McCarthy et 
al., 1998; Stoderegger y Herndl, 1998; Yamasaki et al., 1998). La mayor parte del ecosistema marino pelágico generalmente 
 
Figura 4. A) Microscopía electrónica de transmisión de un fago 
marino. B) Micrografía electrónica de transmisión de una célula 
bacteriana marina infectada con fagos. El diámetro medio de la 
cabeza de los virus es de alrededor de 35 nm.
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no recibe aportes exógenos de nutrientes y por tanto las bacterias heterotróficas, limitadas en su crecimiento por el carbono 
disponible en el medio (Kirchman, 1990), dependen de la liberación del carbono asimilado por las bacterias fotosintéticas 
(cianobacterias) y otros organismos fitoplanctónicos eucariotas (McManus y Peterson, 1988; Kirchman et al., 1989; Billen et 
al., 1990).  
Además, la mortalidad de los organismos presentes en el medio marino y la consiguiente liberación de sus componentes 
celulares al medio, es una fuente muy importante de carbono orgánico en el océano. En este sentido el papel que juegan los 
virus es crucial ya que su actividad lítica convierte las células infectadas en materia orgánica disuelta (Weinbauer, 2004). Los 
detritos producidos forman agregados (Fig. 5) que caen por gravedad a profundidades mayores, saliendo de la zona fótica. Se 
sabe que su composición química es heterogénea, con cantidades significativas de carbohidratos y proteínas que constituyen 
un microhábitat rico en nutrientes con concentraciones de carbono y nitrógeno varios órdenes de magnitud mayor que la 
encontrada en las aguas circundantes (Alldredge y Silver, 1988).  
En estos agregados se han detectado elevadas tasas de producción primaria (Gotschalk y Alldredge, 1989) y se ha 
comprobado que las bacterias que en ellos se desarrollan suelen ser fácilmente cultivables y de tamaño mayor que las de vida 
libre (Eguchi y Kawai, 1992). Estos agregados podrían actuar como reservorio de nutrientes para las bacterias de vida libre, 
que tomarían su alimento directamente de ellos, aunque también se ha constatado que las células que forman parte de los 
agregados son responsables de la solubilización de las partículas de detritos mediante actividad exohidrolasa, produciendo la 
liberación de carbono orgánico al medio circundante (Cho y Azam, 1988; Smith et al., 1992). Los compuestos de bajo peso 
molecular solubilizados pueden ser entonces utilizados por la comunidad de bacterias pelágicas, que son las realmente 
oligotróficas. La diversidad filogenética en los agregados marinos ha sido estudiada mediante la amplificación de los genes 
ribosómicos 16S rRNA y comparada con la de las bacterias pelágicas (DeLong et al., 1993; Acinas et al., 1999). Los estudios 
demostraron que las células pelágicas pertenecían mayoritariamente al grupo anteriormente nombrado SAR11 de las -
Proteobacteria, grupo muy abundante y ubicuo en medios marinos, mientras que las agregadas estaban más relacionadas 
con el grupo CFB (Cytophaga-Flavobacterium-Bacteroides) y con las -Proteobacteria. El grupo CFB se caracteriza por  ser 
muy diverso, tanto morfológica como fisiológicamente. La mayoría de los aislados de este grupo son aerobios estrictos o 
anaerobios quimioautótrofos facultativos y son importantes por su capacidad de degradar biomacromoléculas tipo quitina, 
agar, DNA o celulosa (Reysenbach, 1992). La subclase -Proteobacteria engloba microorganismos aerobios y anaerobios 
facultativos, gram-negativos, quimiorganótrofos, móviles por flagelos y, en general, son fácilmente cultivables en laboratorio.  
En cuanto a las bacterias marinas pelágicas que no forman agregados, se sabe que gran parte de ellas se incluyen dentro de 
las ultramicrobacterias, las formas celulares más pequeñas conocidas que, sin embargo, presentan una mayor actividad 
metabólica por unidad de volumen celular que las células de gran tamaño. Estas ultramicrobacterias constituyen el principal 






Figura 5. Microscopía electrónica de transmisión de un 
agregado marino (?marine snow?).
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Genómica y metagenómica en ambientes marinos
El hecho, ya comentado, de que las condiciones que prevalecen en los medios marinos sean difíciles de reproducir en 
laboratorio provoca que un elevadísimo porcentaje de estas bacterias (hasta un 99%) no haya podido ser cultivado, y por tanto 
se desconozca qué papel ecológico juegan de manera individual. Pero hoy en día es posible también abordar el estudio de la 
dinámica de un ecosistema natural a nivel genómico. Estas técnicas permiten estudiar un ecosistema desde dos puntos de 
vista: (1) La primera aproximación consiste en la secuenciación completa de los genomas de organismos individuales que se 
sabe juegan un papel ecológico relevante en su ambiente natural. Mediante el análisis de los genomas completos se puede 
intentar reconstruir el funcionamiento de los microorganismos, así como su potencial fisiológico y metabólico, y relacionarlo 
con los compuestos existentes en el ambiente en el que se desarrollan. Actualmente existen alrededor de 3500 genomas 
secuenciados o en proyecto de secuenciación, de los cuales 866 pertenecen a eucariotas, 825 a bacterias, 60 a arqueas, 242 
a fagos y 1549 a otros tipos de virus. Sin embargo, esta aproximación que parece ser apropiada para el estudio de bacterias 
patógenas, desarrollo de vacunas y producción de compuestos de interés biotecnológico, no siempre es válida para estudios 
ambientales ya que en la mayor parte de los procesos naturales están implicadas comunidades mixtas de microorganismos 
con relaciones de elevada complejidad. (2) La segunda aproximación consiste en el análisis de la comunidad completa 
mediante el estudio de los denominados metagenomas (Fig. 6).  
 
Las moléculas de DNA extraídas a partir de muestras naturales (DNA procedente, en principio, de todos los genomas de la 
muestra cuya suma constituye el metagenoma de la misma) son secuenciadas tras ser clonadas en vectores con capacidad 
de incorporar insertos de DNA de gran tamaño, tales como cósmidos o BACs (Bacterial Artificial Chromosomes) (Rondon et 
al., 2000). El primer trabajo realizado mediante el estudio de metagenomas en un ambiente natural consistió en la descripción 
de la comunidad microbiana de un biofilm desarrollado sobre mineral de pirita en una mina subterránea de California (Tyson et 
al., 2004). Gracias a la baja diversidad de especies presentes en la muestra, los autores fueron capaces de reconstruir el 
genoma completo de los dos microorganismos mayoritarios presentes en esta muestra. El análisis de los fragmentos 
genómicos obtenidos reveló algunas tendencias interesantes que, aparentemente, reflejaban el funcionamiento global del 
biofilm. Pero aunque estas reconstrucciones metabólicas son extremadamente importantes para el conocimiento de cualquier 
ecosistema natural, no parecen ser apropiadas para el estudio de comunidades más complejas, difícilmente abordable desde 
esta perspectiva. 
En este sentido, la secuenciación de 1,6 x 109 pares de bases de DNA procedente de muestras del Mar de los Sargazos 
(Venter et al., 2004) ha supuesto uno de los proyectos más ambiciosos llevados a cabo en ambientes marinos. Un total de 
1,045 millones de bases se secuenciaron, anotaron y analizaron para la elucidación del contenido genético de la muestra 
marina, su diversidad microbiana y la abundancia relativa de los microorganismos representados en ella. Los autores 
identificaron 1,2 millones de genes que estimaron provenían de unas 1800 especies procarióticas (incluyendo 148 filotipos 
bacterianos nuevos). Además, pudieron establecerse algunas conclusiones preliminares con respecto a los ciclos 
biogeoquímicos y los microorganismos implicados en ellos. En cuanto a los procesos de nitrificación en el océano, se 
descubrió que no solamente miembros del Dominio Bacteria podrían estar implicados, ya que se encontró el gen de la amonio 
monooxigenasa en un fragmento genómico perteneciente a una arquea. Los mecanismos de transporte de los fosfonatos, 
recientemente identificados en los genomas completos de las cianobacterias Prochlorococcus y Synechococcus (Palenik et 
al., 2003; Rocap et al., 2003), aparecieron en esta librería genómica junto con un gran número de genes responsables de la 
utilización de polifosfatos y pirofosfatos, demostrando que una gran variedad de microorganismos presentes en la muestra 
poseen mecanismos que les permiten utilizar la forma dominante de fósforo en el Mar de los Sargazos.  
 
Figura 6. Esquema general de la producción de librerías metagenómicas mediante la utilización de 
fagos para el empaquetamiento del DNA y la infección de células competentes. 
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Es obvio que este tipo de estudios son muy preliminares y están en fase de desarrollo, pero también es cierto que han abierto 
una puerta a muchos estudios de expresión y fisiología, que en el futuro podrían darnos las claves del funcionamiento de los 
ciclos biogeoquímicos más importantes que se dan en nuestro planeta. La tendencia actual en ecología microbiana es pues la 
combinación de las técnicas tradicionales de cultivo, las técnicas moleculares y las de metagenómica para abordar el estudio 
de la diversidad metabólica y fisiológica de las muestras naturales. Estos estudios, junto con la aplicación de técnicas 
analíticas, nos permitirán conocer más en detalle los procesos biogeoquímicos en general, y los oceánicos en particular.  
?Hay más microorganismos en el mar que estrellas en el universo? (Copley, 2002) y esta es razón suficiente para asumir que 
su estudio es clave para entender la dinámica global de nuestro planeta. 
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